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Uloga životinja u pandemiji COVID-19
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Sažetak
Prvi slučajevi oboljenja ljudi od bolesti COVID-19 zabilježeni su u prosincu 2019. u Kini, otkud se iznimnom brzinom proširila po cijelom svijetu. Ovu, treću po redu emergentnu koronavirusnu 
infekciju, uzrokovao je novi SARS-CoV-2 virus, koji u pojedinih oboljelih osoba uzrokuje teški akutni 
respiratorni sindrom. Dosadašnjim je istraživanjima otkriveno moguće životinjsko podrijetlo SARS-
CoV-2, pri čemu se zasad šišmiši smatraju njegovim prirodnim rezervoarima, a malajski ljuskavci 
međudomaćinima. Dok su, radi boljeg razumijevanja i uspješnije kontrole širenja bolesti COVID-19, 
provedene pokusne infekcije domaćih i divljih životinja, u nekih su vrsta dokazane i u prirodnim 
uvjetima. Prirodne infekcije zabilježene su u pasa, mačaka, tigrova, lavova i krznaša iz porodice 
kuna, koji su bili u kontaktu sa SARS-CoV-2 pozitivnim osobama. Obrnuti prijenos uzročnika, sa 
zaraženih životinja na ljude, dosad je jedino zabilježen na farmama intenzivnog uzgoja američkih 
vidrica. U svrhu boljeg shvaćanja patogeneze uzročnika ove bolesti te istraživanja lijekova i cjepiva 
provedene su brojne pokusne infekcije na životinjskim modelima, od kojih su se najprikladnijima 
pokazali afrički tvorovi, rezus makakiji i hrčci. Cilj ovog rada bio je objediniti najvažnije do sada 
poznate podatke o potencijalnom podrijetlu SARS-CoV-2, njegovu prijenosu na ljude te dokazanim 
infekcijama u životinja kao i njihovu značenju u epidemiologiji ove bolesti. 
Abstract
The first cases of human disease from COVID-19 were recorded in December 2019 in China, from where it spread rapidly around the world. COVID-19, the third emerging coronavirus infection 
in humans, is caused by the new SARS-CoV-2 virus, which can cause a severe acute respiratory 
syndrome in some infected individuals. Previous research has revealed the possible animal origin 
of SARS-CoV-2, with bats considered as natural reservoirs and pangolins as intermediate hosts. To 
better understand COVID-19 and more successfully control the spread, domestic and wild animals 
have been infected in experimental conditions. On the other hand, in some species, infections have 
been recorded in field conditions. Natural infections have been reported in dogs, cats, tigers, lions, 
and minks, who have been in contact with SARS-CoV-2 positive humans. The reverse transmissi-
on of the pathogen, from infected animals to humans, has only been recorded on intensive mink 
farms. To better understand the pathogenesis of this disease’s causative agent, drugs and vaccine 
trials, some experimental infections were performed on animal models, of which ferrets, rhesus 
macaques, and hamsters proved to be the most suitable. This article aimed to consolidate known 
data on the potential origin of SARS-CoV-2, its transmission to humans, infections in animals, and 
their significance in the epidemiology of COVID-19.
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UVOD
Prvi slučajevi infekcije novim koronavirusom 
(SARS-CoV-2) zabilježeni su u prosincu 2019. 
kad je u nekoliko pacijenata dijagnosticiran teš-
ki akutni respiratorni sindrom. Pacijenti s respi-
ratornim sindromom nalazili su se u gradu Wu-
han, u kineskoj provinciji Hubei (Abdel-Moneim 
i Abdelwhab, 2020.; Sohrabi i sur., 2020.), a epi-
demiološki su bili povezani s gradskom tržni-
com Huanan Seafood Wholesale Market na kojoj 
se, među ostalim, prodaju i žive divlje životinje 
(Ji i sur., 2020.; Sohrabi i sur., 2020.). Iz Kine kao 
epicentra bolest se proširila velikom brzinom i 
Svjetska zdravstvena organizacija proglasila je 
pandemiju COVID-19 (Sohrabi i sur., 2020.). Da-
nas je poznato da je ovo treća po redu emergen-
tna zoonoza uzrokovana koronavirusom (Yang i 
sur., 2020.; Wong i sur., 2020.). Prvi emergen-
tni koronavirus uzrokovao je bolest u ljudi ka-
sne 2002. u Kini i nazvan je koronavirus teškog 
akutnog respiratornog sindroma (engl. Severe 
acute respiratory syndrome coronavirus, SARS-
CoV) (Martina i sur., 2003.; Wong i sur., 2020.), 
dok se drugi pojavio u Saudijskoj Arabiji, 2012. 
te je nazvan koronavirus bliskoistočnog respira-
tornog sindroma (engl. Middle east respiratory 
syndrome coronavirus, MERS-CoV) (Ludwig i 
Zarbock, 2020.; Wong i sur., 2020.). Pandemija 
COVID-19, osim što je trenutačna, najopsežni-
ja je koronavirusna pandemija s najvećim bro-
jem ljudskih žrtava u kratkom razdoblju, što je 
za znanstvenike mnogih područja velik izazov. 
Cilj ovoga preglednog rada jest objediniti dosad 
poznate najvažnije podatke o potencijalnom 
životinjskom podrijetlu novog koronavirusa 
(SARS-CoV-2), njegovu prvom prijenosu na lju-
de, dokazanim infekcijama u životinja te njihovu 
značenju u epidemiologiji ove bolesti.
KORONAVIRUSI
Koronavirusi su skupina virusa koji pripada-
ju potporodici Orthocoronavirinae, porodici Co-
ronaviridae i svrstani su u četiri roda na temelju 
svojih genetskih svojstava: α-CoV, β-CoV, γ-CoV 
i δ-CoV (Li i sur., 2019.). Koronavirusi roda α i β 
ponajprije inficiraju sisavce, a γ i δ ptice (Li i sur., 
2019.). Većina koronavirusa u prirodnim je uvje-
tima prilagođena određenoj vrsti domaćina, pa 
je prelazak uzročnika s jedne vrste na drugu re-
lativno rijedak (Saif, 2004.). Čini se da su zbog 
današnjeg globaliziranog svijeta i iznimne spo-
sobnosti koronavirusa za učestale rekombina-
cije genoma (Kim i sur., 2020.a) takvi prijenosi, 
među kojima i na ljude, znatno olakšani (Voska-
rides, 2020). Već dugi niz godina veterinari su 
dobro upoznati s evolucijom i patologijom ko-
ronavirusa životinja, poput virusa transmisiv-
nog gastroenteritisa svinja, virusa zaraznog 
peritonitisa mačaka i psećeg koronavirusa, no 
trenutačno postoji samo sedam poznatih vrsta 
koronavirusa koji uzrokuju infekciju u ljudi. Od 
sedam ljudskih koronavirusa najvažniji su već 
spomenuti SARS-CoV, MERS-CoV i novi SARS-
CoV-2, koji su znatan javnozdravstveni pro-
blem. Novi SARS-CoV-2 građen je od četiri glav-
na strukturna proteina, od kojih je za njegov 
ulazak u organizam zaslužan protein šiljka (S). 
S-protein ovog uzročnika pomoću domene za 
vezanje na receptor (Lan i sur., 2020.) veže se na 
enzim koji pretvara angiotenzin 2 (ACE-2), te na 
taj način uzrokuje infekciju. ACE-2 receptori jesu 
mali proteini koji se nalaze na površini različi-
tih tipova stanica u tkivu i organima, uključujući 
epitel pluća, miokard, krvne žile i probavni trakt 
(Lam i sur., 2018.). Iznimno je važno poznava-
ti mehanizam ulaska SARS-CoV-2 u organizam 
jer upravo bi životinje koje posjeduju ACE-2 re-
ceptore s mogućnošću vezanja S-proteina mo-
gle biti važna karika u širenju ove bolesti (Lan i 
sur., 2020.). Prema znanstvenicima neke od tih 
životinja jesu malajski ljuskavci (Manis javani-
ca) (Zhang i Holmes, 2020.), čovjekoliki prima-
ti (Hominoidea) (Shan i sur., 2020.), kornjače 
(Testudines), zmije (Serpentes), ribe (Pisces), 
vodozemci (Amphibia), ptice (Aves) (Chen i sur., 
2020.) i hrčci (Cricetinae) (Chan i sur., 2020.), ali 
i mnogi drugi sisavci.
POTENCIJALNO ŽIVOTINJSKO
PODRIJETLO I MEĐUDOMAĆIN        
SARS-CoV-2
Iako se radi o koronavirusima prilagođenim 
ljudima, poznato je da SARS-CoV i MERS-CoV 
izvorno potječu od životinja, pri čemu se sred-
nji potkovnjaci (Rhinolophus affinis) smatraju 
njihovim primarnim domaćinima, odnosno pri-
rodnim rezervoarima (Ludwig i Zarbock, 2020.). 
Budući da postoji znatan ekološki razdor izme-
đu šišmiša i ljudi te da je njihov kontakt mini-
malan, vjeruje se da je za prijenos bolesti po-
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treban međudomaćin, odnosno životinja koja će 
prenijeti uzročnika sa šišmiša na čovjeka i time 
omogućiti infekciju. Tako je otkriveno da su azij-
ske cibetke palmašice (Paguma larvata) među-
domaćini SARS-CoV, a jednogrbe deve (Came-
lus dromedarius) MERS-CoV (Ahn i sur., 2020.; 
Ludwig i Zarbock, 2020.). Pojavom i širenjem 
virusa SARS-CoV-2, među ostalim nepoznani-
cama, otvorilo se i pitanje rezervoara virusa kao 
i mogućeg međudomaćina. Dugogodišnje uzor-
kovanje populacije šišmiša, izdvajanje različi-
tih sojeva koronavirusa i stvaranje genomske 
baze podataka omogućilo je znanstvenicima 
jednostavnu usporedbu genoma koronavirusa 
šišmiša s genomom novog SARS-CoV-2, čime 
su ustanovljene znatne sličnosti među njima 
(Zhang i Holmes, 2020.). Osim toga provedena 
su i mnogobrojna istraživanja s ciljem utvrđi-
vanja podrijetla SARS-CoV-2. Flores-Alanis i 
suradnici (2020.) genskim su tipiziranjem usta-
novili kako se dijelovi genoma novog SARS-
CoV-2 i SARS-CoV podudaraju u 96 %, a iste su 
rezultate dobili i Zhou i suradnici (2020.). Ova-
kvi podaci i spoznaja da su koronavirusi iznimno 
dobro prilagođeni šišmišima te da u njima ne 
uzrokuju nikakve patološke promjene (Ludwig 
i Zarbock, 2020.) upućuju na veliku mogućnost 
da su upravo šišmiši, jednako kao i za SARS-CoV 
i MERS-CoV, prirodni rezervoari i novog SARS-
CoV-2 (Temmam i sur., 2020.). No do trenutka 
izrade ovog rada ne postoje konkretni dokazi 
koji bi upućivali na to da šišmiši izravno preno-
se SARS-CoV-2 na ljude (Wong i sur., 2020.), pa 
se pretpostavlja da ulogu međudomaćina ima 
neka druga životinjska vrsta. U prilog toj pret-
postavci idu rezultati provedenih istraživanja 
koji upućuju na to da bi malajski ljuskavac (Ma-
nis javanica) mogao biti međudomaćin virusa 
SARS-CoV-2 (Boni i sur. 2020.; Liu i sur., 2020). S 
obzirom na to da su malajski ljuskavci predmet 
ilegalne trgovine (Volpato i sur., 2020.; Wong i 
sur., 2020.) i važan dio tradicionalne medicine 
u Kini (Volpato i sur., 2020.) lako ih je poveza-
ti s početkom ove pandemije. Također, prema 
Zhang i suradnicima (2020.b) genom korona-
virusa izdvojenog iz malajskog ljuskavca se 85 
– 92 % podudara s genomom SARS-CoV-2, što 
ga čini njegovim drugim najbližim srodnikom 
poslije SARS-CoV. Ovaj je rezultat potvrđen i 
istraživanjem tijekom kojega je provedeno te-
stiranje više od 1000 metagenomskih uzoraka, 
pri čemu je 70 % malajskih ljuskavaca bilo pozi-
tivno na koronavirus te se genom koronavirusa 
izdvojenog iz njih 99 % podudarao s genomom 
koronavirusa izdvojenog iz zaraženih ljudi (Li 
i sur., 2020.). No zbog nekoliko istraživanja 
čiji rezultati upućuju na suprotno (Deng i sur., 
2020.; Li i sur., 2020.), potrebno je i dalje pratiti 
koronaviruse malajskih ljuskavaca kao i drugih 
potencijalnih izvora i prijenosnika te time pri-
donijeti boljem shvaćanju evolucije SARS-CoV-2 
(Wassenaar i sur., 2020.).
PRIRODNE INFEKCIJE ŽIVOTINJA
Radi boljeg razumijevanja i uspješnije kon-
trole širenja bolesti COVID-19 iznimno je važno 
istražiti prijemljivost domaćih i divljih životinja 
na infekciju SARS-CoV-2. Iako zasad nema do-
voljno dokaza da su životinje pridonijele ma-
sovnom širenju ove bolesti, razumno je pret-
postaviti da postoji mogućnost infekcije kućnih 
ljubimaca te domaćih i divljih životinja koje bi 
potencijalno širile bolest dalje na ljude. U prilog 
toj pretpostavci idu prvi pacijenti oboljeli od bo-
lesti COVID-19 koji su epidemiološki bili pove-
zani s gradskom tržnicom u Wuhanu. Na tržnici 
su se prodavale žive životinje, poput peradi, šiš-
miša, zmija, žaba, zečeva i ježeva, namijenjene 
za ljudsku konzumaciju, koje su mogle prenijeti 
SARS-CoV-2 na ljude. U trenutku pisanja ovog 
rada za neke države postoje podaci o nekoli-
ko slučajeva prijenosa uzročnika s čovjeka na 
životinje, uključujući Hong Kong, Belgiju, Nje-
mačku, SAD, Španjolsku, Nizozemsku, Dansku, 
Francusku (Sit i sur., 2020.), Hrvatsku (Steva-
nović i sur., 2020.) i neke druge, ali osim novo-
potvrđenih slučajeva s krznašima ne postoje 
dokazi o prijenosu bolesti sa zaraženih životinja 
natrag na ljude (Munnink i sur., 2021.). 
Psi
Prvi slučaj zaraze psa SARS-CoV-2 virusom 
potvrđen je u Hong Kongu 27. veljače 2020. go-
dine. Radilo se o 17 godina starom pomerancu 
koji je boravio s vlasnikom pozitivnim na koro-
navirus (Almendros, 2020.). Dijagnostika uzo-
raka iz usne i nosne šupljine psa provedena je 
molekularnom metodom lančane reakcije po-
limerazom u stvarnom vremenu (real time RT-
PCR) i imunološkim testom mikroneutralizacije 
(MNT), pri čemu su svi nalazi bili slabo pozitivni. 
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Provedeno je i gensko tipiziranje virusa kojim su 
ustanovljene znatne sličnosti između genoma 
koronavirusa izdvojenog iz psa i njegova vlasni-
ka. Pas nije pokazivao nikakve kliničke znakove 
bolesti. Drugi mogući slučaj prijenosa SARS-
CoV-2 s čovjeka na psa zabilježen je također u 
Hong Kongu, kad je dvogodišnji njemački ovčar, 
bez simptoma i s pozitivnim vlasnikom, bio po-
zitivan RT-PCR-om u stvarnom vremenu (Sit i 
sur., 2020.). U skladu s tim Stevanović i surad-
nici (2020.) proveli su istraživanje seropreva-
lencije SARS-CoV-2 u pasa u Hrvatskoj, kako bi 
ustanovili potencijalnu mogućnost širenja bole-
sti sa zaraženih pasa na ljude. Od 654 uzoraka 
pasa, testiranih MNT-om, (0,3 %) su bila pozitiv-
na, a od 172 uzoraka testiranih imunoenzimnim 
testom (ELISA), (7,6 %) uzoraka bilo je pozitiv-
no. Zaključak Stevanovića i suradnika (2020.) 
bio je da su infekcije pasa sa SARS-CoV-2 u 
Hrvatskoj moguće, ali rijetke i da su posljedica 
izravnog dodira sa zaraženim vlasnikom. Slični 
rezultati zabilježeni su i u Texasu (Hamer i sur., 
2020.), Italiji (Patterson i sur., 2020.) i Francu-
skoj (Fritz i sur., 2021.). No istraživanje koje su 
proveli Deng i suradnici (2020.) dalo je drukči-
je rezultate. Istraživanje je uključilo 487 pasa, 
među kojima 15 kućnih ljubimaca i 99 lutalica iz 
grada Wuhan, što znači da su boravili u iznimno 
kontaminiranom okruženju. Svi su psi testirani 
serološkim metodama i bili su negativni, uklju-
čujući i psa čiji je vlasnik bio SARS-CoV-2 poziti-
van. Jednaki su rezultati dobiveni i u istraživa-
nju u Francuskoj (Temmam i sur., 2020.). Iako 
rezultati većine istraživanja dokazuju moguć-
nost infekcije pasa koji borave sa SARS-CoV-2 
pozitivnim osobama, još uvijek nema dovoljno 
dokaza koji bi potvrdili da su znatan izvor infek-
cije za ljude i druge životinje (Almendros, 2020.; 
Sit i sur., 2020.).
Mačke
Početkom pandemije su, serološkim meto-
dama ELISA i/ili MNT, testirani uzorci 102 mačke 
u Wuhanu u Kini, pri čemu je njih (14,7 %) imalo 
specifična protutijela, a tri s najvišim titrom bile 
su kućni ljubimci SARS-CoV-2 pozitivnih vlasni-
ka (Zhang i sur., 2020.a). Nedugo zatim u Hong 
Kongu je, RT-PCR-om u stvarnom vremenu, po-
tvrđena prisutnost virusa u klinički zdrave mač-
ke (Csiszar i sur., 2020.). Slični podaci došli su i 
iz Belgije gdje je SARS-CoV-2 dokazan u izmetu 
i povraćenom sadržaju mačke koja je pokaziva-
la blage kliničke znakove respiratorne bolesti 
(Leroy i sur., 2020.). Blage znakove bolesti po-
kazale su i dvije mačke u New Yorku (Newman i 
sur., 2020.) i jedna u Španjolskoj (Ruiz-Arrondo 
i sur., 2020.). Sve su pozitivne mačke boravile 
sa SARS-CoV-2 pozitivnim vlasnicima. U Hrvat-
skoj su Stevanović i suradnici (2020.) MNT-om 
pretražili uzorke 131 mačke, od kojih je samo 
jedna bila pozitivna, s niskim titrom protutijela. 
Mačka je, također, bila kućni ljubimac pozitiv-
nog vlasnika. Suprotno ovim podacima, Deng 
i suradnici (2020.) u svom istraživanju na 87 
mačaka iz Wuhana nisu zabilježili ni jednu se-
rološki pozitivnu životinju. Bez obzira na to što 
je u laboratorijskim uvjetima pokusnim infekci-
jama zaista dokazana prijemljivost mačaka na 
SARS-CoV-2 infekciju (Shi i sur., 2020.) i što je 
zabilježeno da stvaraju viši titar protutijela od 
pasa (Bosco-Lauth i sur., 2020.), čini se da u pri-
rodnim uvjetima u Hrvatskoj i Europi to nije čest 
slučaj (Stevanović i sur., 2020.; Temmam i sur., 
2020.). Stevanović i suradnici (2020.) takvu po-
javu pripisuju različitu načinu držanja pasa i ma-
čaka u Europi, pri čemu su mačke većinom vani i 
bez bliskog kontakta s ljudima. Abdel-Moneim i 
Abdelwhab (2020.) i Shi i suradnici (2020.) ipak 
vjeruju da su mačke prijemljivije za SARS-CoV-2 
infekciju od pasa te da su sposobne prenijeti bo-
lest na druge mačke, ali ne i na ljude. 
Tigrovi i lavovi
Prvi slučaj zaraze malajskog tigra (Panthera 
tigris jacksoni) zabilježen je u Zoološkom vrtu 
Bronx u New Yorku (Wang i sur., 2020.). Uzorci 
su uzeti iz nosne šupljine i orofarinksa tigra te 
testirani RT-PCR-om u stvarnom vremenu, pri 
čemu su nalazi bili pozitivni na SARS-CoV-2. 
Tigar je sve vrijeme pokazivao kliničke znakove 
respiratorne bolesti, poput suhog kašlja i ote-
žanog disanja. Nedugo zatim su, u istom zoo-
loškom vrtu, još jedan malajski i jedan sibirski 
tigar (Panthera tigris altaica) te tri afrička lava 
(Panthera leo krugeri) počeli pokazivati slične 
kliničke znakove bolesti. Svi tigrovi i lavovi bili 
su pozitivni na SARS-CoV-2, ali nisu bili ni u ka-
kvom međusobnom kontaktu, pa se smatra da 
ih je zarazio asimptomatski zaposlenik zoološ-
kog vrta (Leroy i sur., 2020.). Slični slučajevi za-
bilježeni su i u Knoxu, Tennessee, SAD, gdje su 
još tri malajska tigra s respiratornim simptomi-
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ma bili pozitivni na koronavirus, te u Zoološkom 
vrtu Johannesburg u južnoj Africi, gdje je pozi-
tivna puma (Puma concolor) bila u kontaktu sa 
SARS-CoV-2 pozitivnim djelatnikom (Anonimus, 
2020.).
Krznaši
Prvi slučajevi bolesti COVID-19 među krzna-
šima pojavili su se sredinom travnja 2020., na 
dvije različite farme u Nizozemskoj. Farme su 
služile intenzivnom uzgoju američkih vidrica 
(Neovison vison) i međusobno su bile udaljene 
14 kilometara, bez dokaza o epidemiološkoj ili 
epizootiološkoj povezanosti (Oreshkova i sur., 
2020.). Vidrice su pokazivale različite znakove 
bolesti, od vodenastog iscjetka iz nosa do res-
piratornog distresa i poremećaja probavnog 
sustava (Abdel-Moneim i Abdelwhab, 2020.), a 
zabilježen je i nagli porast mortaliteta, osobito 
u gravidnih ženki (Enserink, 2020.; Oreshkova i 
sur., 2020.). Uzeti su obrisci nosnih konha, ždri-
jela, pluća i rektuma bolesnih vidrica te su, RT-
PCR-om u stvarnom vremenu, dobiveni pozitivni 
nalazi na SARS-CoV-2 (Oreshkova i sur., 2020.). 
Budući da je, prije pojave bolesti u životinja, 
nekolicina radnika na obje farme ili imala diš-
ne simptome ili bila pozitivna na SARS-COV-2, 
pretpostavlja se da su upravo oni prenijeli za-
razu na vidrice (Oreshkova i sur., 2020.). Bolest 
se brzo proširila i zahvatila velik broj životinja 
na farmi, pa je provedeno i pretraživanje zra-
ka u objektima sa životinjama. Pretraživanjem 
je potvrđena prisutnost male količine virusa u 
zraku, što je upućivalo na mogućnost širenja 
bolesti prašinom i/ili kapljicama, ali i na zrak 
kao potencijalan izvor zaraze za djelatnike (En-
serink, 2020.; Oreshkova i sur., 2020.). Iz tog je 
razloga, kako bi se spriječilo daljnje širenje bo-
lesti na ljude, desetak tisuća američkih vidrica 
eutanazirano (Enserink, 2020.). No bez obzira 
na poduzete mjere, do listopada 2020. bolest je 
potvrđena na ukupno 62 farme u Nizozemskoj, 
a nedugo zatim i na farmama u Danskoj, SAD-u 
i Španjolskoj, gdje su također radili SARS-CoV-2 
pozitivni djelatnici (Opriessnig i Huang, 2020.). 
S ciljem određivanja težine javnozdravstvenog 
problema provedeno je nekoliko epidemio-
loških istraživanja, uključujući i ono Enserinka 
(2020.), čiji su rezultati potvrdili mogućnost 
prijenosa novog SARS-CoV-2 s američkih vidri-
ca na druge vidrice, ali i na ljude. U prilog tomu 
ide i činjenica da je koronavirus izdvojen iz ame-
ričkih vidrica genomski srodan SARS-CoV-2 iz-
dvojenom iz ljudi (Sharun i sur., 2020.). Time su 
američke vidrice postale prva životinjska vrsta 
izravno opasna za prijenos bolesti COVID-19 na 
ljude, pa je u nekim državama naređeno obu-
stavljanje intezivnog uzgoja i zatvaranje farmi. 
Osim u američkih vidrica ni u jedne druge vrste 
krznaša nije zabilježena prirodna infekcija viru-
som SARS-CoV-2. 
POKUSNE INFEKCIJE U ŽIVOTINJA
Ključnu ulogu u razumijevanju patologije 
bolesti imaju životinjski modeli. Životinjski se 
modeli već dugi niz godina koriste kako bi se 
što vjerodostojnije istražile kliničke i patološke 
značajke bolesti u ljudi (razvoj bolesti, klinički 
znakovi, promjene tkiva i organa, imunosni od-
govor, način širenja bolesti, morbiditet i morta-
litet) te poslužile za razna ispitivanja lijekova i 
cjepiva (Gretebeck i Subbarao, 2015.). Različite 
životinjske vrste variraju u stupnju prijemljivo-
sti za različite viruse, stoga je za svaku virusnu 
bolest nužno otkriti prijemljivu životinju čijim 
bi se inficiranjem najtočnije simulirala bolest u 
ljudi. Tako su, naprimjer, afrički tvorovi, hrčci i 
miševi pogodni životinjski modeli za SARS-CoV 
(Martina i sur., 2003.), dok za MERS-CoV nisu 
prijemljivi (De Wit i sur., 2013.). S obzirom na 
to da je SARS-CoV-2 novootkriveni virus i CO-
VID-19 nova bolest, znanstvenici su u nekoliko 
vrsta životinja pokusno inokulirali SARS-CoV-2 
i promatrali njihovu prijemljivost, umnažanje 
virusa, eventualne patološke promjene, razvoj 
kliničkih znakova, izlučivanje virusa i prijenos 
na zdrave jedinke u neposrednoj blizini. Tako su 
dokazali da su afrički tvorovi (Mustela putorius 
furo) (Hobbs i Reid, 2020.; Kim i sur., 2020.b), 
nečovjekoliki primati, odnosno javanski maka-
kiji (Macaca fascicularis) (Rockx i sur., 2020.), 
rezus makakiji (Macaca mulatta) (Bao i sur., 
2020.; Munster i sur., 2020.) i bjelouhi marmo-
zeti (Callithrix jacchus) (Lu i sur., 2020.), hACE-2 
modificirani miševi (Hassan i sur., 2020.), sirijski 
hrčci (Mesocricetus auratus) (Chan i sur., 2020.), 
kineski hrčci (Cricetulus griseus) (Bertzbach i 
sur., 2020.), mačke (Felidae) (Shi i sur., 2020.) 
i kunići (Leporidae) (Mykytyn i sur., 2020.) pri-
jemljive vrste, a svinje (Sus scrofa domesticus), 
kokoši (Gallus gallus domesticus), patke (Anas 
platyrhynchos domesticus), purani (Meleagris 
PREGLEDNI RAD
19Veterinar  Godina 2021. Godište 59. Broj 1.
gallopavo), guske (Anser cygnoides) i japanske 
prepelice (Coturnix japonica) (Shi i sur., 2020.; 
Suarez i sur., 2020.), ovce (Ovis aries aries), 
konji (Equus caballus), alpake (Vicugna pacos) 
(Deng i sur., 2020.) i kornjače (Testudines) (Luan 
i sur., 2020.) neprijemljive vrste na infekciju sa 
SARS-CoV-2. Afrički tvorovi, rezus makakiji, si-
rijski i kineski hrčci razvili su kliničke i patološke 
značajke bolesti najsličnije onima u ljudi, pa se 
smatraju najprikladnijim životinjskim modelima 
za istraživanja patogeneze ovog uzročnika te 
za istraživanje učinka lijekova i cjepiva protiv 
COVID-19. S druge strane psi (Shi i sur., 2020.), 
kunopsi (Freuling i sur., 2020.) i verirovke (Zhao 
i sur., 2020.) jesu životinje koje su uspješno 
inficirane, ali se zbog slaba ili nikakva razvo-
ja kliničkih znakova i patoloških promjena ne 
smatraju dobrim životinjskim modelima, već 
eventualnim krajnjim domaćinima, odnosno 
mogućim asimptomatskim prijenosnicima bo-
lesti. Također, Yekta i suradnici (2021.) ističu da 
postoji potencijalna opasnost prijenosa uzroč-
nika s kunića u intenzivnim uzgojima na ljude, 
jednako kao i kod američkih vidrica, stoga pred-
lažu povećan nadzor na takvim farmama i dalj-
nja pokusna istraživanja. 
ZAKLJUČAK
Bez obzira na stečeno znanje o prijašnjim 
pandemijama koronavirusa i njihovim uzroč-
nicima (SARS-CoV i MERS-CoV) te na mnogo-
brojna istraživanja provedena u posljednjih 15 
mjeseci, o pandemiji COVID-19 još se uvijek ne 
zna mnogo. Ozbiljnost i hitnost situacije, koja 
je u relativno kratkom razdoblju promijenila ci-
jeli svijet, primorala je timove znanstvenika na 
početak opsežnih istraživanja i intenzivnu me-
đunarodnu suradnju. Među prvim je zadaćama, 
zbog činjenica o podrijetlu SARS-CoV i MERS-
CoV, trebalo dokazati potencijalno životinjsko 
podrijetlo novog virusa SARS-CoV-2, pri čemu 
su različiti dokazi upućivali na šišmiše kao pri-
rodne rezervoare i glavne izvore infekcije. No 
ubrzo je ustanovljeno da ulogu izravnog prije-
nosa ovog uzročnika na ljude nisu imali šišmi-
ši, već, kao i za SARS i MERS, međudomaćin, a 
najvjerojatnijim se u ovom trenutku smatra 
malajski ljuskavac. Radi boljeg razumijevanja 
i uspješnije kontrole širenja bolesti COVID-19 
provedena su testiranja domaćih i divljih živo-
tinja te su u nekih vrsta dokazane prirodne in-
fekcije. Prijenos uzročnika s čovjeka na životinju 
zabilježen je u pasa, mačaka, tigrova, lavova i 
američkih vidrica, a sa životinja na ljude u ame-
ričkih vidrica u intenzivnom uzgoju. Bez obzira 
na to smatra se da su ljudi najveći izvor infekcije 
za druge ljude te da su međusobnim prijenosom 
jedini pridonijeli masovnom širenju zaraze. Iako 
je malo vjerojatno da kućni ljubimci i domaće 
životinje imaju važnu ulogu u širenju ove bole-
sti, kućni ljubimci bi, zbog svoje prijemljivosti, 
mogli poslužiti kao sentinel životinje u nadzoru 
virusa SARS-CoV-2 u ljudi. S ciljem boljeg razu-
mijevanja patogeneze ovog virusa znanstvenici 
su se koristili različitim životinjskim modelima 
za pokusne infekcije u svrhu istraživanja ove 
nove bolesti. Od svih životinjskih modela ne-
čovjekoliki primati (rezus makakiji) imali su 
najsličnije kliničke i patološke značajke onima 
zabilježenim u oboljelih ljudi, što ih čini naj-
vjerodostojnijim modelima. No zbog teškoća u 
uzgoju, držanju te cijeni rezus makakiji nisu svi-
ma dostupni, pa se poseže za jeftinijim i tržišno 
dostupnijim životinjskim modelima, od kojih su 
se afrički tvorovi i hrčci pokazali najprikladniji-
ma. Koronavirusne infekcije u ljudi godinama su 
zanemarivane, a posljednje tri emergencije, na-
glašeno s trenutačnom pandemijom, pokazuju 
kako su budući prodori ovog uzročnika među 
ljude gotovo neizbježni. Štoviše, pojava treće 
zoonotske emergentne koronavirusne bolesti 
u ljudi, prema podudarnim scenarijima u po-
sljednja dva desetljeća, jasno potvrđuje da se 
radi o trendu, a ne izuzecima. Jedini je odgovor 
na ovaj trend daljnja bliska suradnja različitih 
znanstvenih grana poput medicine, veterinar-
ske medicine i biologije, te zajedničko prihva-
ćanje i implementacija pristupa Jedno zdravlje 
u znanstvenoj zajednici. Stoga nam trenutačna 
situacija treba biti poticaj za intenzivna ulaga-
nja u znanost i kontinuiranu multidisciplinarnu 
suradnju kako bi zajedničkim radom bili spre-
mniji za izazovne pojave novih emergentih bo-
lesti koje nas neminovno očekuju. U ovome je 
zasigurno i veterinarska struka iznimno važna, 
jer postojećim trendovima širenja emergentnih 
zoonoza postaje nezamjenjiva i još naglašenija. 
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